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PAN GENOMA Y CORE GENOMA DE Bacillus pumilus.
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Introduccion. Bacillus pumilus es una bacteria Gram-positiva,
aerobia y formadora de esporas. Algunas cepas de B. pumilus
son usadas en la industria para la produccion de enzimas y otros
productos de interés en cantidades significantes (1). El
pangenoma es el conjunto completo de genes de todas las cepas
de una especie; incluye genes presentes en todas las cepas
(genoma central) y genes Unicamente presentes en algunas
cepas de una especie denominado genoma variable o
accesorio)2). El objetivo de este trabajo fue determinar la el
estado del pangenoma de la Bacilus pumilus .

Metodologia. En este estudio se extrajo el ADN gendmico de la
cepa de Bacillus pumilus UAMX, secuenciando el genoma total
con la tecnolgia PAC-BIO(3), obteniendo librerias de 20 Kpb. Las
secuencias obtenidas se ensamblaron con la herramienta
CANU(4) y la anotacion con PROKKA(5). De la base de datos
se decargaron los genomas existentes y cerrados de las cepas
de Bacillus pumilus para crear el Pan y Core genoma de B.
pumilus mediante la herramienta BPGA (Baterial Pangenome
Genome Analysis) con los archivos .faa de cada cepay la cepa
de estudio, asi como el arbol filogenético.

Resultados.
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Figura 1. CORE Y PAN GENOMA de B.pumilus
En la figura 1, se muestra el pangenoma y core genoma de
B.pumilus al aumentar el nimero de genomas, es decir ya no se
han adquirido nuevos genes . Se puede observar en la figura 2,
el decremento familias de genes al ir aumentando el nimero de
genomas. La figura 3 muestra la estrecha relacion de la cepa de
estudio, con las cepas B.pumilus Boon y SH-B9
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Figura 2. Numero de familias genetiicas de B.pumilus
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Figura 3. Arbol filogenético obtenido con el pangenoma.

Conclusiones. El pangenoma (Fig 1) de B. pumilus esta
cerrado, ya que el aumento de genomas de B.pumilus no es
proporcional a la presencia de nuevas familias de genes. La cepa
de B.pumilus UAMX, estaestrechamente relacionada con las
cepas Boon y SH-B9.
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